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Today, the research which solves the structure and function of a numerator motor using the 
dynamics and electromagnetism in physics attracts attention as what leads to an elucidation 
of the principle of all living body molecular engines of operation. Generally, the structure of a 
living body numerator is very complicated, and difficulty follows it on a physical elucidation. 
However, “DNA motor” model is proposed by George Oster etc., and the simulation on a 
computer became possible. In this research, based on George Oster‘s model, we proposed a 
model in which convertion from helical to straight line structure of double helix of DNA .  
 
 
１ まえがき 
 筋収縮をはじめとする生体運動の分子メカニ
ズム、すなわち分子モーターの構造と機能とを物理
学における力学や電磁気学を用いて解き明かす研
究は、すべての生体分子機械の動作原理の解明につ
ながるものと期待される[11]。またバイオテクノロ
ジーの基礎としても意義が大きいが、一般に生体分
子は非常に複雑であり、物理学における力学、電磁
気学的に論ずるには困難がともなう。 
George Osterらは遺伝子 DNAをらせん状に回転移
動させる機構（以下、DNAモーターと呼ぶ）に対し
て最初に物理学における力学や電磁気学的なモデ
ルを作成（以下、GOモデルと略記する）し、そのシ
ミュレーションを行いある程度の成功を収めた[3]。
本報告では、この GO モデルを基本とし、さらに改
良を加え汎用性のあるモデル（本モデル）を作成し、
シミュレーションを試みた。本モデルは、DNAの２
重らせん構造を直線構造に変化させる特徴をもち、
加うるに、DNAのリン酸間の塩基結合を切断する非
常に複雑な機能を持たせているので、様々な生体器
官へ適応できると考える。また、シミュレーション
用に作成したプログラムはほとんどの定数が変更
可能なので、汎用性が非常に高く、最新の生物学的
知見にも柔軟に対応できるよう考慮した[4][5]。 
本論文では、図 1 に示すような、線状二本鎖
DNA(168kbp)をもつ大腸菌ファージ［12］、すなわち
T4 ファージの門タンパクへの対応を目的としたの
で、生物学的知見に基づく定数は、T4ファージ門タ
ンパクのものを用いている[6][7]。 
 
２ DNAモーターの生物学的知見 
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T系ファージの門タンパクなどに見られるDNA モ
ーターは、往復運動ではなく回転式であると確信さ
れている[8][9]。すなわち、モーター内に沿って垂
直移動するのではなく、それらは、らせん形のよう
な回転移動を伴って垂直移動する[10]。このモータ
ーは、ATPによる 加水分解によって駆動するとされ
ているが、水平移動もしくは回転移動するためにど
のような力がリン酸に働いているのか、その正確な
メカニズムはいまだわかっていない[11]。 
図 2は、DNAモーターの１つである T3ファージ、
T７ファージ門タンパクの模式図を表している。 
 
図１ T系ファージの門タンパク 
３ 提案するモデル 
3.1モデル化を行うための仮定 
GOモデルでは、大きく分けて５つの定義、推測を
基本としている。まず、この５つについて、GOモデ
ルと本モデルとを比較して、違いもしくは改良点に
ついて述べることにする。さらに、新たに本モデル
で追加した 2つの定義を述べる。 
1. DNA はらせん構造であり、外部の力によって
構造を変化させることができる。 
 本モデルの場合、DNAの２重らせん構造が直線
構造に変化していくので、GOモデルのように簡略化
して棒状とみなすわけにはいかない。また、GOモデ
ルの場合、DNAのらせん構造は変化しないのだが、
本モデルの場合電荷がリン酸に及ぼす力の大きさ
によって変化していくのでこの仮定は必要なもの
である。 
2. DNAは、モーター中央内部へ適合する。 
 GOモデルでは、モーター内部で水平方向には移
動しないモデルを提案したが、本モデルでは、これ
に対して DNAの直径と DNAモーターのホールの直径
は現在わかっている生物的知見を採用した。これに
よって、シミュレーションを行う上で計算は複雑さ
を増大させたが、DNAの塩基対を切断させる機能、
もしくは、DNAの翻訳、複写的動作を付け加えるこ
とが可能だと考えた。 
3.モーター内の電荷における正と負の電荷領域
サイズは知られていない。 
 GOモデルでは、垂直方向に対し４５度の角度を
もつ双極子として考えら、この双極子は、正電荷と
負電荷からなり、正電荷は負電荷の２倍の大きさを
もつとされていた。しかし、本モデルでは簡略化の
ためこの双極子を正電荷として考えた。 
4. ホールの誘電性の環境は、知られていない。 
 DNAモーター内部 の誘電率はわかっていない。
そこで我々は、GOモデルと同様に、状況によって変
更可能な定数とした。 
5. １つの電荷が力を与えるリン酸の数は２つの
みとする。 
 GOモデルは、一度に２つのリン酸塩に電気力が
働くとした。本モデルもこの点は同じであるが、プ
ログラム上では２つ以上の設定も可能である。しか
しながら、非常に計算量が増大する。また、力をあ
たえる電荷数が増加することによってモデルの質
図 2 DNAモーター模式図 
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的な行動は変わらないだろうと予想する。 
 上記で述べたように、GOモデルの行った５つの
仮定に、本モデルでは、変更や改良を加えた。そし
て、これに加えさらに下記の２つの仮定を加えた。 
6. DNAモーターでの正電荷は、ある単位時間（τ）
ですべてが同時に「flash」する。 
 GOモデルは、電荷が順次「flash」するモデル
を提案したが、本モデルはすべての電荷が同時に
「flash」する。ここで、「flash」とは DNA モータ
ーを構成しているタンパク質に構造変化が起きて、
正電荷がその間実効的に作用することをいう。つま
り、モーターを動かすエネルギーとされる ATPの加
水分解によって、あるタンパク質が構造変化をおこ
し、ある単位時間（τ）ごとに正電荷をもつ。負電
荷をもつDNAのリン酸とモーター部の正電荷に働く
引力よって動作するということである。 
7. DNA らせんは、DNA モーターでの正電荷が
「flash」するときのみ、らせん構造を変えること
ができる。 
これは、DNAのらせん構造が直線構造へ変化する
過程で、DNAがらせん構造を変化することができる
のは、「flash」しているときのみということである。
「flash」していない場合は慣性力のみが DNA に働
き DNAが形を変えることはない。 
 
3.2 座標系  
円筒座標系1 
                                                          
1 本モデルで用いる座標系 
をこう呼ぶことにする 
 DNAモーターにおける正電荷配列を、３次元表
示するために、ここでは円筒座標系を使った。図３
に示すように任意の点を半径ｒと高さｈ、そして、
角度θで表すことができる。 
 
 
円筒座標系展開図 
 
 本報告でのモデルのシミュレーションは円筒
座標系を用いているが、DNAモーターの正電荷配列
の定式化を行う上で、説明の簡略化のため円筒座標
系を円筒方向に展開した図（図 4）を用いる。 
DNA モーターの正電荷、DNA のリン酸の負電荷は
ともに半径Ｒ、ｒの円筒空間上に存在している。こ
のことを、利用することによって、複雑な３次元配
列を２次元配列に置き換えることができる。よって、
図 3に示す展開図のように任意の点を（２ｒθ,h）
もしくは、（２Rθ,h）で表すことができる。 
 
3.3 DNAモーターの電荷配列定式化 
 シミュレーションの対象であるDNAのモデルに
ついて述べる。２重らせん構造の１らせんを取り出
し、その１ピッチを用いて説明する。ただし、シミ
ュレーションの対象としては、２重らせんの DNAを
用い、計算上の都合から８ピッチを使用する。 
 図５は、DNAを垂直方向から見た模式図で●は
DNAのリン酸を表している。反時計回りで回転して
おり●が大きいほど視点に近くなるよう表されて
いる。 
図 3 円筒座標系 
図 4 円筒座標系展開図 
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 ｒは、DNAの半径を示し、θ0は、水平面での隣
接リン酸角度、Aはリン酸間の水平距離を表してい
る。図５に表すように、次式が成り立つとする。 
次に、図６は、DNAを円筒方向に展開した模式図
である。この図も、図５と同様に DNAの１ピッチ2分
を取り出したものである。つまり、上から見たもの
が図５上から見た図、円筒方向に展開したものが図
６円筒方向展開図である。これらの座標系を使うこ
とで定式化を容易にする。 
 
DNAモーターでの正電荷配列の定式化 
各パラメータの値を下記に示す。 
ｒ：DNAの半径 
θ0：水平面での隣接リン酸角度 
A：リン酸間の水平距離 
Ｈdna：DNAピッチの長さ 
Ｈmotor：DNAモーターの長さ 
ｈ0：基盤間の距離 
a：隣接リン酸間の距離 
 
                                                          
2 １ピッチとは、DNAのリン酸の一回転分（１０
個）を表す単位である。 
 
図６と式（1）より、式(2)が成り立つ。 
これによってｈ０を求めることができる。 
 
DNAのらせん構造が直線構造に最も効率よく有効
に変化させるためには、図７に示すように、DNAの
リン酸間の距離は変えず、リン酸間の距離ベクトル
a の傾きが序々に垂直、角度θｎが徐々に０になれ
ばよいと考えた。 
 
 
 そこで、DNAモーターの高さをｍ等分のｎ番目
とすると、n番目の隣接電荷間の距離ｈnは、 
 
で表すことができる。 
図 5 DNAを上から見た図 
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よって、この式(3)のｎに０からｍ番目までを代
入しそれをすべて加算したのが、Ｈmotorである。こ
れを式で表すと、 
となる。 
 よって、式(4)に生物学的知見による数値と照
らし合わせることにより図８のようなDNAモーター
の正電荷配列を求めることができる。 
また、円筒座標系で n番目の電荷の位置をあらわ
すと、（r、hn、θn）となる。hnは式(3)で求めるこ
とができ、式(2)が n 番目でも成り立つので、それ
を変形すると 
で求めることができる。また、円筒の半径は DNA
の半径ｒからDNAモーターの半径Ｒの間で変化する。 
 
3.4 リン酸に働く力 
 先ほどの定義によりリン酸に働く力は２つと
したので、今、F1、F2の２つの力がリン酸に働くと
する。（図９に示す） 
F1、F2の２つの力をそれぞれ三つの方向に分解す
る。 
Ｆ1＝Ｆ１Ｖ＋Ｆ１Ｔ＋Ｆ１Ｙ 
Ｆ２＝Ｆ２Ｖ＋Ｆ２Ｔ＋Ｆ２Ｙ 
となる。そして、これをそれぞれの方向別に足す
と、 
ＦＶ＝Ｆ１Ｖ＋Ｆ２Ｖ 
ＦＴ＝Ｆ１Ｔ＋Ｆ２Ｔ 
ＦＹ＝Ｆ１Ｙ＋Ｆ２Ｙ 
となる。 
 ただし、今働く力ＦＴは円周方向に比べて非常
に小さいのでＦＴは円周方向に働く力とする。 
ＦＶは接線に垂直な方向であり、ＦＶ１＋FＶ２＞ＦＰ
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図 8 DNAモーター正電荷配列 
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図 9 リン酸に働く力 
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のとき、塩基結合が切れることを表す。 
 ＦＴは図９に示す方向なら反時計回りであり、逆
なら時計回りである。この両方の動きを表す。 
 ＦＹは図９に示す方向なら上に進み、逆なら下に
進む。 
 
3.5 働く力の大きさ 
Ｑ１、Ｑ２をそれぞれ２つの電荷、ｒを両者の距離、
εを誘電率とするとその間に働く力は、距離ｒの２
乗に反比例する。 
 
3.6 動作原理 
リン酸に力が動く原理について図１１を見ながら
簡単に説明する。図１１ (i)の状態で、まず電荷が
「flash」する。すると、力 F がリン酸に働く。図
１１(ii)では、電荷は「flash」していないが、図
１１(i)の力 F をそのまま慣性力として保持する。
図１１(iii)でも、同様のことがいえる。そして、
図１１(iv)で、また電荷が「flash」する。それに
よって、今度は、力 F’がリン酸に働く。図１１(v)
では、F’を保持しこれが慣性力となってリン酸に
働く。この繰り返しによって、電荷から力を受けた
リン酸が動く、これにより DNA自体が動く。 
 
 ４ アルゴリズム 
4.1 プログラムの概要 
ＤＮＡのリン酸の構造体とモーターの電荷の
構造体を用意し、初期値は生物学的知見や求めた
定式（３章参考）で求めておき、要求されるステ
ップ数毎に構造体内の数値を一つのリン酸に対
するすべてのモーターの電荷の距離をおよび傾
斜角度などを計算集計することで求めている。 
 
4.2 変数、定数名（初期設定値） 
 [最小値～最大値、説明] 
プログラム実行上必要なもの 
TIME（1000）[０～∞、ステップ数を表す] 
SPEED （1） 
 [１～５、アニメーションを行う上での描画速 
度] 
PI （3.141592654）[初期値のみ、π値を表す] 
生物学的知見にもとづく設定値 
電荷
2
21
4
1
r
QQ
F ⋅=
πε
1Q 2Q
r
ε
図 10 電荷間の力 
図 11 動作原理 
F
リン酸
電荷
(i) flash
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(iv) flash
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DNARADIUS （1.8） 
[DNAの半径、単位は nmで現在わかっている生物 
学的知見] 
CHARADIUS （2.5） 
[DNAモーター内部円筒部分の半径、単位は nmで 
現在わかっている生物学的知見] 
MOLECULE_FIGURE（20） 
[DNAモーターの電荷の数、第３章より２０前後が 
最適] 
その他の設定値 
PMATH （80）[０～∞、リン酸数を表す。計算機 
の能力により１００が限界] 
 
MOMENT（0.3） 
[０～∞、 2
21
4
1
r
QQF ⋅=
πε
 の 
πε4
21QQ を表す] 
FLASHTIME （5）[１～∞、フラッシュ間隔を表す] 
PRADIUS （0.15） 
[リン酸を表す球の半径] 
DRADIUS （0.3） 
[電荷を表す球の半径] 
SHKII（５） 
[塩基結合を切断する場合は１，切断しない場合 
は５を持つ] 
 
4.3  シミュレーション概要 
シミュレーションは T4 ファージ門タンパクを通
る DNA詰め込みと注入作業を想定した。実行は UNIX
環境上で行い、３次元グラフィック表示には OpenGL
を用いた。図１２は注入シミュレーションの
100step目を示しており、小球、大球はそれぞれ DNA
のリン酸、DNAモーターの正電荷とを、線分は塩基
対を表している。DNAモーター部は固定されており、
DNA が進行方向に回転しながら挿入されて、DNA モ
ーターを通る間に２本の平行直線へと変化し抽出
されるのがわかる。 
 
 
 
 
 
 
 
 
4.4  Step０～Step110までの実行例 
次に示す各図は、10Step毎にシミュレーションの
実行図を表示したものである。図 13から図 1６まで
を見てわかるように、徐々に DNAの２重らせん構造
が直線化構造に変化していく様子がわかる。最初の
段階では、ＤＮＡ上部のリン酸間距離が均一ではな
く、図 16,図 17,図 18と Step数を重ねる毎に、よ
り安定して均一になってゆく。それはシミュレーシ
ョンの最初の段階ではＤＮＡ上部のリン酸に働く。
なお、塩基結合は切断された状態になっている。こ
れは、「しきい値」によって変更可能である。 
図 12 シミュレーション結果 
DNAモーターの電気的モデルに関する研究 
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図 13 Step０   Step１ 
図 14  Step２０ Step３０ 
図 15 Step４０   Step５０ 
図 16 Step６０   Step７０ 
図 17 Step８０  Step９０ 
図18 Step１００ Step１１０
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5 考察 
Ｔ系ファージの門タンパクにを通って詰め込まれ
る、もしくは注入される DNAはファージの頭部に格
納され、頭部体積に比較して非常に効率の良い量の
DNAを詰め込むことが出来るという。そこで本モデ
ルの場合、GOモデルの機能に、さらに DNAの２重ら
せん構造を直線化するという非常に複雑な機能を
加えている。さらに塩基結合の「しきい値」を変化
させて切断できるようにもなっている。この機能は
現在のところT型ファージの門タンパクに必要な機
能かわからない。しかし、効率よく DNAを頭部に詰
め込むためにDNAを変形させていることも考えるこ
とは可能である。また、この切断する機能は、二本
鎖 DNAの一方の配列をコピーして RNAを合成する酵
素、RNAポリメラーゼの動作時に現れる機能と同様
なので、本モデルを RNAポリメラーゼの機能の一部
として利用することも可能であると考える。 
 
6  あとがき 
 本論文では、いくつかの仮定のもとに DNAモー
ターの電気的モデルを作成し、生物学的知見のもと
にＴ4ファージの門タンパクを通過する様子を説明
する計算機シミュレーションを行った。ＤＮＡがモ
ーターのように回転してらせん状に移動し、徐々に
ほどけて直線構造となり、注入される状態を表示で
きた。 
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